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RESUMEN
Para expresar la magnitud de la identi-
dad genética (similaridad) o su complemento 
(distancia) entre dos individuos caracterizados 
molecularmente a través de marcadores del 
tipo microsatélites (SSR), que son multilocus-
multialélicos, es necesario elegir una métrica 
acorde con la naturaleza multivariada de los 
datos. Comúnmente, las métricas de distan-
cias genéticas son diseñadas para expresar, 
en un único número, la diferencia genética 
entre dos poblaciones y son expresadas como 
función de la frecuencia alélica poblacional. 
Dichas métricas pueden también ser utilizadas 
para calcular la distancia entre perfiles indivi-
duales, pero las frecuencias alélicas no son 
continuas en este caso. Alternativamente, se 
pueden usar distancias geométricas obtenidas 
como el complemento del índice de similaridad 
para datos binarios que indican la presencia/
ausencia de cada alelo en un individuo. El 
objetivo de este trabajo fue evaluar simultá-
neamente el desempeño de ambos tipos de 
métricas para ordenar y clasificar individuos en 
una base de datos generadas a partir de loci 
de marcadores microsatélites SSR. Se calcu-
laron 11 métricas de distancias a partir de 17 
loci SSR obtenidos desde 17 introducciones 
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ABSTRACT
In order to express the magnitude of the 
genetic identity (similarity) or its complement 
(distance) between individuals genotyped with 
microsatellites (SSR), which are multilocus-
multiallele markers, is necessary to choose 
a metric in agreement with the multivariate 
nature of the marker data. Most of the metrics 
of genetic distances were designed to express, 
as a single quantity, the genetic difference bet-
ween two populations and they are expressed 
as function of population allele frequencies. 
Such metrics can also be used to calculate 
distances between individual profiles, but the 
allele frequencies are not longer continuous. 
On the other hand, geometric distances ob-
tained as complement of similarity indexes for 
binary data indicating allele presence/absence 
in each individual, are commonly used for 
pairwise individual comparisons. However, 
they do not take into account the nested 
allele within locus structure of SSR data. The 
objective of this work was to simultaneously 
evaluate the performance of both metric types 
to order and classify individuals in a multiva-
riate basis generated by the use of SSR loci. 
We applied 11 different distance metrics to a 
dataset involving 17 SSR loci obtained from 
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de un banco de germoplasma de soja [Glycine 
max (L.) Merr.]. Se evaluó el consenso de 
los resultados obtenidos para la clasificación 
de los 17 perfiles moleculares desde varias 
métricas. Los resultados sugieren que los 
diferentes tipos de métricas producen infor-
mación similar para comparar individuos. No 
obstante, se realizó una clasificación de las 
métricas que responden a diferencias entre 
los núcleos de las expresiones de cálculo. 
Palabras clave Keywords
similaridad genética • microsatélite • 
clasificación
genetic similarity • microsatellite • 
classification
INTRODUCCIÓN
Las regiones genómicas que contienen secuencias simples repetidas (SSR) 
amplificadas por PCR (Polymerase Chain Reaction) constituyen marcadores de ADN 
altamente polimórficos, conocidos como microsatélites. Cada marcador microsatélite, 
independientemente del elemento repetido, representa un locus genético multialélico. 
Los locus SSR son somáticamente estables y poseen expresión co-dominante, es 
decir, es posible diferenciar los distintos alelos de un locus. Los microsatélites pro-
veen abundante información para calcular distancias entre poblaciones y también 
entre individuos ya que permiten distinguir los estados de los alelos de cada locus 
de marcador (datos de alelos por locus).
Para expresar la magnitud de la identidad genética (similaridad) o su complemento 
(distancia) usando datos de marcadores multilocus-multialélicos, es necesario elegir 
una métrica acorde a la naturaleza multivariada de la información. El problema de 
concebir una métrica eficiente de similaridad/distancia entre poblaciones de individuos 
ha sido bien tratado por Nei (13) y por Hedrick (7). Las métricas de distancias gené-
ticas fueron diseñadas para expresar, como un único número, la diferencia entre dos 
poblaciones. Así, las distancias constituyen un recurso para reducir la dimensión de 
una matriz de datos multivariados. Generalmente, cuando no hay diferencias entre 
los objetos de estudio, la distancia es 0, mientras que si éstos no tienen alelos en 
común para ningún locus (máxima diferencia), la distancia es 1. 
La selección de la métrica más apropiada depende del tipo de marcador que 
provee los datos e incluso de la codificación usada para representar los eventos de 
amplificación. Si bien las métricas descriptas por Nei son aplicables a datos genotí-
picos obtenidos a partir de marcadores SSR, sus propiedades han sido evaluadas 
desde la perspectiva de estudios poblacionales (14) y no respecto de su desempeño 
en la comparación de individuos (perfiles moleculares individuales). Cuando estas 
métricas de distancia genética se calculan entre pares de individuos, las frecuencias 
alélicas son de naturaleza discreta.
17 entries of a soya [Glycine max (L.) Merr.] 
germoplasm, and evaluated the consensus in 
the results obtained from the classification of 
the 17 molecular profiles from severl metrics. 
The results suggest that most of the evaluated 
metrics yield similar information about marker 
profiles in the context of pairwise individual 
comparisons. We provide a kernel-based 
metric classification.
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En la comparación de poblaciones se ha usado como kernel de varias métricas el 
numerador de la medida de similitud de Nei, conocido también como índice de Sneath 
(ls), que representa un coeficiente de parentesco entre las poblaciones. Dicho índice 
se basa en las frecuencias alélicas de los componentes de un locus de interés en 
cada población y se calcula a partir del producto de las frecuencias de alelos de un 
mismo locus en cada población. Sin embargo, puede suceder que dos poblaciones 
sean idénticas en las frecuencias alélicas observadas pero que no tengan la máxima 
similaridad (ls). Para evitar este inconveniente se trabaja con el ls normalizado (Nei 
estándar, lN) cuyo logaritmo natural es una métrica de uso frecuente para comparar 
poblaciones. También existen otras métricas, basadas en el índice de Sneath, que han 
sido desarrolladas para controlar otros tipos de problemas que surgen cuando toma 
valores extremos, como la métrica Nei mínimo, o cuando los tamaños de muestras, 
extraídos de cada población son pequeños, como la métrica Nei insesgado (13). Para 
el caso multilocus, Sokal y Sneath (16) propusieron calcular Is para cada locus y lue-
go obtener la identidad media promediando a través de todos los loci. Se considera 
que las medidas de distancia genética mencionadas anteriormente tienen una base 
biológica y como fueron concebidas en el contexto de la genética de poblaciones, 
rara vez son aplicadas en la comparación de perfiles individuales.
Alternativamente, la comparación de perfiles individuales puede realizarse con otras 
métricas que no involucran en sus fórmulas conceptos biológicos y que son conocidas 
como distancias geométricas, tales como las distancias de Roger (18), de Cavalli-Sfor-
za (3) y de Prevosti (18) a partir de datos codificados en una tabla de dos vías donde 
cada celda contiene la información molecular para un genotipo (filas de la tabla) y un 
locus (columnas de la tabla). Estas distancias también se basan en frecuencias alélicas. 
Smouse y Peakall (15) definieron otra distancia geométrica que, al cuadrado, es un medio 
de la distancia Euclídea (9) entre vectores que contienen como elementos las frecuen-
cias alélicas de cada locus y que puede ser usada para medir distancia entre individuos 
dentro de una población. La distancia multivariada de Smouse y Peakall (15) es obtenida 
sumando las distancias entre individuos para cada locus, a través de todos los loci.
Los datos de microsatélites también se pueden codificar en tablas a dos vías 
clasificación de individuos por alelos, i.e., tantas filas como individuos y tantas colum-
nas como alelos diferentes haya a través de todos los loci. En esta codificación no se 
puede identificar cuáles son los alelos provenientes de un mismo locus. La presencia 
o no de un alelo para un individuo es contabilizada mediante una variable indicadora 
(e.g. presencia=1, ausencia=0). Para esta codificación es común usar distancias 
geométricas definidas como el complemento a uno, o una función de dicho comple-
mento, de algún índice de similitud para variables binarias. Aun cuando no contemplan 
la estructura de anidamiento de los alelos dentro de los locus, las métricas basadas 
en datos binarios se encuentran ampliamente difundidas como herramientas para 
la comparación de perfiles individuales obtenidos por marcadores SSR (4, 11, 17).
Los datos de marcadores SSR se usan no sólo para obtener distancias genéti-
cas y realizar estudios de variabilidad genética sino también para ordenar y clasificar 
individuos. Para ello, es común el uso de métodos de clasificación o cluster. Muchos 
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de los algoritmos de clasificación tienen como input matrices de distancia entre indi-
viduos. Un problema común en la práctica del análisis de este tipo de datos es que 
las diferentes métricas pueden producir agrupamientos de individuos de mayor o 
menor calidad respecto de la verdadera relación que existe entre los individuos, en 
el espacio multidimensional. 
Las técnicas de conglomerados jerárquicos, como UPGMA (unweigthed pair-group 
arithmetic average method) o Ward generan como output un dendrograma donde la 
longitud de las ramas que conectan individuos indican la magnitud de la distancia entre 
ellos; estas longitudes pueden variar con la métrica de distancia usada. Cuando se 
usan métodos no-jerárquicos, como k-means, el impacto de las métricas de distancia 
no se evalúa tan directamente ya que si bien se parte de una matriz de distancias, 
la clasificación final de individuos depende también de la relación entre sumas de 
cuadrados entre y dentro de un número determinado de grupos que se hipotetiza a 
priori caracteriza la estructura subyacente de agregamiento.
Menos impactados por la selección de la métrica son los algoritmos de clasificación 
no supervisados, basados en redes neuronales como los mapas auto-organizativos 
(SOM) (10) que trabajan directamente sobre la base de datos original, es decir, sin 
cálculos de distancia previa. En este trabajo se usó k-means y SOM para evaluar 
los resultados que algoritmos jerárquicos (UPGMA y Ward) producen bajo diferentes 
métricas de distancia entre pares de individuos.
Objetivo
 Evaluar el desempeño de distintas métricas cuando son usadas con loci SSR para 
calcular distancias entre perfiles moleculares individuales con fines de ordenamiento 
y clasificación de los individuos cuyo genoma fue caracterizado molecularmente.
MATERIALES Y MÉTODOS
Datos
Se trabajó con un conjunto de datos ilustrativos compuesto por 17 loci de mar-
cadores SSR usados para caracterizar el genoma de 17 introducciones de un banco 
de germoplasma de soja [Glycine max (L.) Merr.]. Mediante la amplificación PCR de 
los SSR se pudieron visualizar un total de 55 bandas (alelos) para el conjunto de las 
17 introducciones. De las 55 bandas, 52 (94,5%) fueron polimórficas. El porcentaje 
de amplificación, en todo el experimento, fue de 34,3%. No hubo, en el conjunto de 
datos usados, muestras duplicadas.
En la tabla (pág. 175) se presentan medidas resúmenes que describen el polimor-
fismo observado para el conjunto de loci SSR usados para evaluar el desempeño de 
distintas métricas en el cálculo de distancias entre perfiles moleculares individuales 
con fines de ordenamiento y clasificación de los individuos.
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Tabla 1. Estadística descriptiva del polimorfismo observado mediante 17 loci de 
marcadores SSR usados para caracterizar genotítpicamente 17 introduc-
ciones de soja [Glycine max (L.) Merr.].
Table 1. Descriptive statistics of polymorph observed in 17 SSR loci used for geno-
type 17 entries of soya [Glycine max (L.) Merr.].
 AP: cantidad de alelos polimórficos; AM: cantidad de alelos monomórficos; PMF(95): proporción 
de marcadores polimórficos; PIC: contenidos de información polimórfica; AMP: porcentaje de 
amplificación; PDICMA: probabilidad de que dos individuos compartan el mismo alelo por azar (5).
 AP: number of polymorphic alleles; AM: number of monomorphic alleles; PMF(95): proportion of 
polymorphic markers; PIC: polymorphism information content; AMP: amplification rate; PDICMA: 
probability that two individuals share the same allele by chance (5).
Distancias evaluadas
Se calcularon 9 medidas de distancias expresadas en términos de frecuencias 
alélicas por locus: Nei Estándar, Nei Insesgado, Nei Mínimo, Nei, Roger-Modificada, 
Prevosti, Smouse y Peakall, distancia de la cuerda (3) y distancia del arco (3). Estas 
métricas fueron obtenidas desde tablas a dos vías de clasificación (individuos x locus) 
donde cada celda es el genotipo de un individuo para un locus, i.e. la combinación 
de alelos de cada locus. Dado que los objetos a ordenar son individuos diploides, las 
frecuencias de cada alelo en un locus asumen los valores 0; 0,5 ó 1. Se incluyeron 
en el análisis dos medidas de distancia geométrica expresadas desde datos binarios 
que sugieren presencia/ausencia de cada alelo en cada locus de un perfil individual. 
Las distancias se expresaron como (1-S)1/2 donde S representa el índice de similitud 
para datos binarios de Jaccard (8) o, alternativamente, el índice Emparejamiento 
Simple (Simple Matching). 
Locus AP AM PMF(95) PIC  AMP PDICMA
L1  3  0  1,00 0,31  37,25  2,5×10-14
L2  3  0  1,00 0,34  33,33  1,9×10-18
L3  4  0  1,00 0,27  33,82  1,0×10-11
L4  3  0  1,00 0,25  39,22  3,9×10-09
L5  2  0  1,00 0,31  52,94  3,6×10-12
L6  3  0  1,00 0,27  37,25  1,7×10-12
L7  2  0  1,00 0,32  55,88  5,3×10-13
L8  4  0  1,00 0,21  27,94  2,8×10-08
L9  3  1  0,75 0,26  32,35  5,2×10-08
L10  4  1  0,80 0,26  22,35  1,5×10-09
L11  0  1  0,00 0,00 100,00  1,0×10-00
L12  3  0  1,00 0,13  33,33  1,8×10-04
L13  2  0  1,00 0,37  50,00  4,3×10-17
L14  4  0  1,00 0,31  32,35  4,5×10-15
L15  4  0  1,00 0,26  26,47  1,9×10-13
L16  4  0  1,00 0,28  26,47  3,8×10-14
L17  4  0  1,00 0,25  25,00  5,6×10-13
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Procedimientos de evaluación
Se calcularon las 11 métricas de distancia listadas anteriormente para todos los pares 
de accesiones conformados a partir de las 17 variedades (introducciones) de soja. Las 
distancias fueron obtenidas con el software para datos genéticos Info-Gen (2) totalizando 
136 valores de distancias para cada métrica. Las distancias entre pares de individuos 
fueron usadas para clasificar las métricas según la similitud de su desempeño.
Para ello se construyó un ordenamiento de las métricas de distancias en un 
plano factorial, mediante análisis de coordenadas principales (PCO) de una matriz 
de dimensión 136 x k (136 pares de individuos y k=11métricas). La matriz de entrada 
del PCO contiene en la columna k las distancias entre pares de individuos para la k-
ésima métrica. También se calcularon medidas de correlación entre todas las matrices 
de distancia obtenidas para cada métrica, mediante el estadístico Z de Mantel (12). 
Finalmente, se clasificaron las 17 variedades, usando cada una de estas matrices 
de distancia, mediante dos técnicas de conglomeración jerárquica: UPGMA y Ward. 
Los métodos de agrupamiento k-means y SOM se usaron para evaluar los resultados 
que los algoritmos jerárquicos (UPGMA y Ward) produjeron bajo diferentes métricas 
de distancia. Los métodos k-means y SOM (10) se aplicaron sobre la matriz de datos 
originales. El algoritmo k-means se usó en dos sentidos: 1) sobre cada una de las 
11 matrices de distancias originadas por las distintas métricas evaluadas y 2) para 
agrupar los resultados de la clasificación obtenida bajo cada métrica.
RESULTADOS Y DISCUSIÓN
Se encontró correlación estadísticamente significativa entre todos los pares de ma-
trices de distancias que se compararon (Z de Mantel, p<0,0001). La figura 1 (pág. 177) 
muestra el ordenamiento de las métricas obtenido por PCO y mediante un árbol de mí-
nimo recorrido (ARM) (1) se puede visualizar la mayor o menor cercanía de las métricas 
según su similitud/diferencia en la cuantificación de distancias entre pares de variedades. 
Las métricas más cercanas, en el plano construido por las dos primeras coordenadas 
principales, deben ser interpretadas como métricas altamente congruentes respecto del 
conjunto ordenado de distancias entre individuos que producen. Mientras mayor parecido 
entre el desempeño de dos métricas respecto de las distancias que asignan entre las 17 
variedades, menor es la distancia del segmento que las conecta en el ARM.
La correlación entre las métricas Nei-Mínimo y Smouse-Peakall fue igual a 1. 
Estas métricas también se mostraron altamente correlacionadas con la distancia de 
Roger-Modificada (rMantel=0,9971). Las métricas Nei-Estándar, Nei-Insesgada, Nei-
Mínimo, Smouse-Peakall y Roger-Modificada se ordenaron juntas según valores 
negativos de la primera componente principal (CP1). Éstas conforman un grupo de 
métricas que producen ordenamientos muy parecidos a los perfiles moleculares. Es de 
destacar que todas ellas tienen como núcleo de su expresión matemática el producto 
de las frecuencias alélicas de cada locus, entre pares de individuos. Este producto 
representa la correlación entre los genotipos moleculares del locus. Además todas 
ellas integran esta información a través de todos los loci.
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 Los segmentos de líneas que unen los puntos representan el árbol de recorrido mínimo (ARM) que 
conecta cada métrica con aquella de desempeño más parecido.
 The segments of lines joining the points represent the minimum spanning tree (MST) that connects 
each metric performance with that of most similar.
Figura 1. Ordenamiento de métricas según su desempeño en la clasificación de 
individuos caracterizados genotípicamente por marcadores SSR.
Figure 1. Arrangement according to performance metrics in the classification of indi-
viduals genotyped by SSR markers.
La de mayor diferencia es la métrica de Nei-Estándar que expresa la distancia 
entre perfiles en la escala logarítmica de la correlación de los vectores que represen-
tan los individuos en el espacio de las frecuencias alélicas. Dicha escala se usa para 
evitar que la distancia genética sea mayor que el complemento a uno de la similitud 
cuando la correlación se acerque a cero. Al igual que Nei-Insesgada, considera una 
corrección por sesgo ocasionado al trabajar con frecuencias alélicas estimadas a partir 
de muestras pequeñas, mientras que Nei-Mínimo establece una cota para la distancia 
genética entre dos individuos que no comparten ningún alelo. Para tal caso las distan-
cias anteriores no están definidas o son extremadamente grandes. Este hecho justifica 
el ordenamiento de las métricas de Nei en distintos cuadrantes según la Componente 
Principal 2 (CP2). Aun cuando los valores de la distancia de Smouse-Peakall fueron 
mayores en nivel medio, éstos produjeron idéntica ordenación entre individuos que la 
distancia Nei-Mínimo (figura 1), por tanto esta distancia no presenta un beneficio extra.
La distancia de Roger-Modificada, que es expresada directamente en términos de 
distancia Euclídea promedio a través de los loci, mostró un desempeño muy similar 
a las distancias de Nei-Mínimo y Smouse-Peakall. La alta correlación es justificada 
por la asociación directa entre correlación y distancia Euclídea en el espacio de las 
frecuencias alélicas.
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Según se muestra en la figura 1 (pág. 177), un segundo grupo de métricas es el 
conformado por las distancias de la Cuerda y el Arco de Cavalli-Sforza, que al igual 
que la distancia de Nei, se generan usando la raíz cuadrada de las frecuencias alélicas 
como coordenadas del espacio en el que se representan los individuos. 
Estas distancias asumen valores proporcionales a la correlación entre los vectores 
de frecuencias alélicas de ambos individuos en el espacio de sus raíces cuadradas, 
mientras que la distancia de Prevosti es definida a partir del valor absoluto de la di-
ferencia de los vectores de frecuencias alélicas directamente y, por tanto, se relacionó 
más en desempeño con la distancia obtenida a partir del índice de Emparejamiento 
Simple, que también trabajó en la escala de las diferencias absolutas. 
Por el contrario, la distancia basada en la transformación (1-S)1/2 del Índice de 
Jaccard, donde S es el índice de similitud de Jaccard, produjo ordenamientos más 
parecidos a las distancias de Cavalli-Sforza. La mayor ponderación que recibe la co-
presencia en relación con la co-ausencia de alelos en el índice de Jaccard, podría 
hacer más conservadora la inferencia sobre similitudes entre dos individuos, i.e. 
aumenta la similaridad entre individuos.
El índice de similitud de Jaccard produjo valores de distancia mayores en térmi-
nos medios y de menor variabilidad que las distancias obtenidas a partir del índice 
Emparejamiento Simple ( = = =0.8, 8 0.6,J J ES ESd  CV  vs. d  CV =13 ). La variabilidad 
de las distancias obtenidas entre pares de individuos bajo métricas basadas en infor-
mación binaria fue menor que la variabilidad observada al usar métricas basadas en 
frecuencias alélicas. Los coeficientes de variación de las métricas basadas en pre-
sencia/ausencia de alelos alcanzaron valores de 13% (para Emparejamiento Simple) 
mientras que un CV=37% se adjudicó a la métrica Nei-Insesgado. 
En función de la ordenación y el agrupamiento de métricas sugerido por la figura 1 
(pág. 177), la clasificación de las 17 variedades, mediante UPGMA y Ward se realizó 
usando como input matrices de distancia calculadas a partir de las métricas de Roger-
Modificada, Prevosti y de los índices de similitud Jaccard y Emparejamiento Simple.
Los resultados obtenidos sugieren que, en general, existe una alta congruencia 
en el agrupamiento de las 17 variedades, independientemente de las métricas de 
distancia usada. Sin embargo, algunas variedades (K, L y G, figura 2 -pág. 179-) 
fueron clasificadas por UPGMA en forma diferente según la métrica.
Los dendrogramas de la figura 2 muestran que Jaccard ordena, distinto que Em-
parejamiento Simple, a la variedad K. Tal como sugirió la ordenación de las métricas 
por CP (figura 1, pág. 177), la clasificación de las variedades obtenidas vía la distancia 
calculada desde el índice Emparejamiento Simple fue más parecida a la clasificación 
obtenida bajo la métrica de Prevosti (figura 2, pág. 179). Los dendrogramas obtenidos 
por el método de Ward arrojaron resultados equivalentes.
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Figura 2. Clasificación de variedades en función del algoritmo jerárquico UPGMA 
para las métricas de distancias Roger-Modificado (panel izquierdo arriba), 
Prevosti (panel derecho arriba), (1-Jaccard)1/2 (panel izquierdo abajo) y 
(1-Emparejamiento Simple)1/2 (panel derecho abajo).
Figure 2. Classification of varieties depending on the UPGMA hierarchical algorithm 
for metric distances Roger-Modified (left panel above), Prevosti (right panel 
above), (1-Jaccard)1/2 (bottom left panel) and (1-Simple Pairing)1/2 (bottom 
right panel).
Al clasificar las variedades mediante el algoritmo que produce mapas auto-orga-
nizativos de Kohonem (SOM) donde no es necesario realizar un cálculo de distancia 
previo, se formaron los siguientes grupos de variedades: Grupo I: A-B, Grupo II: E-
F-H, Grupo III: C-D-N-O-Q-J-I, Grupo IV: K-L-M-P, mientras que la variedad G no fue 
ubicada en ningún grupo, ya que constituyó un nodo de transición en la conformación 
de la red (6). Es importante notar que la mayoría de estos grupos fueron sugeridos por 
la clasificación jerárquica independientemente de la métrica de distancia usada. La 
unión o no de G con A-B dependió más del algoritmo que de la métrica. Los cambios 
en el agrupamiento de la variedad K mostraron que la distancia calculada a partir 
del índice de Emparejamiento Simple produjo clasificaciones menos parecidas que 
las obtenidas mediante el índice de Jaccard cuando se usó UPGMA que cuando se 
usó Ward. 
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La figura 3 muestra el dendrograma obtenido por UPGMA sobre una matriz conteniendo 
el grupo al que pertenece cada variedad según k-means desde cada métrica de distancia. 
Se puede visualizar que las métricas de distancias geométricas, obtenidas bajo uno u otro 
índice de similitud, se desempeñaron de manera similar, mientras que las métricas de dis-
tancia genética de Smouse-Pekall, Arco y Cuerda de Cavallis-Sforza, Nei, Nei-Estándar, 
Nei-Insesgado, Nei-Mínimo, Roger-Modificada y Prevosti conformaron otro grupo. 
 Emparejamiento Simple y Jaccard representan en esta figura la raíz cuadrada del complemento a 
uno del índice de similitud, respectivamente.
 Simple Matching and Jaccard in this figure represent the square root of one's complement of the 
similarity index, respectively.
Figura 3. Dendrograma obtenido por UPGMA, con distancia Euclídea, sobre la clasifi-
cación de variedades sugeridas por k-means bajo 11 métricas de distancias 
entre pares de individuos. 
Figure 3. Dendrogram obtained by UPGMA with Euclidean distance on the classifica-




Las diferentes posibilidades de estimar distancias entre individuos, aun habiendo 
sido concebidas desde conceptos tanto biológicos como geométricos, producen resul-
tados altamente congruentes cuando son utilizadas para clasificar perfiles individuales 
de datos construidos a partir de marcadores SSR. Sin embargo, los resultados sugieren 
una mayor similitud en las clasificaciones obtenidas por los distintos tipos de métricas 
(basada en frecuencias alélicas o en la presencia/ausencia de cada alelo por locus). 
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Las métricas Nei-Insesgada, Nei-Mínimo, Smouse-Peakall y Roger-Modificada que 
se basan en la correlación de frecuencias alélicas, conforman un grupo de medidas 
de distancias que junto a las métricas que se establecen a partir de la raíz cuadrada 
de frecuencias alélicas (distancias de la Cuerda y el Arco) producen clasificaciones 
de individuos más parecidas y ligeramente diferentes a las que se podrían obtener 
por Nei-Estándar o por distancias basadas en índices de similitud. La distancia de 
Prevosti produce resultados que se asemejan a los obtenidos utilizando la métrica 
basada en el índice de similitud Emparejamiento Simple cuando es usada en este 
contexto de comparación de individuos. Incluso cuando las distancias basadas 
en los índices de similitud Jaccard y Emparejamiento Simple son métricas que 
no tienen en cuenta la estructura de anidamiento de los alelos en los locus de los 
marcadores SSR, éstas producen clasificaciones de los genotipos congruentes a 
las que son obtenidas con algoritmos no basados en distancias como los algoritmos 
de redes neuronales SOM. 
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